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En  este  artículo  voy  a  presentar  uno  de  mis
programas,  que  sirve  para  realizar  análisis  de
secuencias  tanto  de  ADN,  ARN  como  de
proteínas.

Este  programa  esta  realizado  en  Java  bajo  la
licencia  de  software  libre  GNU  GPL  [1].
Disponible  el  código  fuente  en  la  siguiente
dirección:
(https://github.com/roberto117343/biolisis/blob/
master/main.java).

Dicho software realiza el análisis calculando el
valor de la longitud de la secuencia introducida
y la  proporción  de  nucleotidos  o aminoácidos
que esta posee.

El funcionamiento del programa es del siguiente
modo:  una  vez  seleccionado  el  tipo  de
secuencia, para realizar el calculo de la longitud
de la misma, este nos devuelve la longitud de la
cadena de entrada.

Para calcular las proporciones, el programa, lee
el primer carácter de la secuencia introducida.
Cuando dicho carácter coincide con uno de los
caracteres  posibles  (estos  son  las  letras
correspondientes  a  los  nucleótidos  o
aminoácidos  según  el  caso)  suma  1  a  un
contador  disponible  para  ese  carácter  y  a
continuación pasa al siguiente. Si un carácter no
corresponde  a  ninguno  de  los  incluidos  en  el
programa, este lo cataloga como dato anómalo.
Una  vez  leída  toda  la  secuencia,  el  programa
pasa el valor de cada contador a un porcentaje y
lo muestra en pantalla junto con la longitud.

El  uso  del  programa  es  muy  sencillo.  Lo
primero  que  debemos  hacer  es  seleccionar  el
tipo  de  secuencia  que  vamos  a  analizar.  Para
ello tenemos que introducir 1 para  ADN, 2 para
ARN y 3 para proteínas. 

Una vez hecho esto introducimos la secuencia a
analizar. Esta debe ir como una cadena de texto

sin espacios, ni saltos de linea, etc. El programa
devuelve primero el tamaño en pares de bases o
en  aminoácidos  (dependiendo  de  la  secuencia
introducida)  y  la  proporción  de  nucleótidos  o
aminoácidos  (según corresponda)  en tanto  por
ciento.  Una  vez  hecho  esto  el  programa  nos
pregunta si queremos hacer otro análisis.

Figura  1. Ejemplo  del  programa  para  una
secuencia de ADN.

En el ejemplo he usado el genoma completo de
un  adenovirus  [2]  y  uno  de  sus  productos
proteicos  [3].  Estas  secuencias  las  podemos
encontrar  en  las  bases  de  datos  del  NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 

El  programa  ha  sido  probado  en  la  consola
utilizada  por  el  software  Eclipse  [4]  y  en  el
sistema  operativo  windows  10.  Recomiendo
usarlo  desde  el  propio  Eclipse,  debido  a
problemas que puede dar el hacerlo fuera de este
por  introducir  una  cadena de  texto  demasiado
grande.  También   mencionar  que  aunque  el
programa  no  este  limitado  a  un  tamaño  de
secuencia  determinado,  para  evitar  posibles
errores aconsejo usarlo en secuencias inferiores
a 50.000 caracteres.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://github.com/roberto117343/biolisis/blob/master/main.java
https://github.com/roberto117343/biolisis/blob/master/main.java


Figura 2. Ejemplo del programa para una secuencia proteica.

A modo de conclusión indicar que el programa 
está  disponible  para  todo  aquel  que  requiera
realizar  cálculos  en  secuencias  tanto  de
nucleótidos como de aminoácidos del tipo antes
expuesto.  De  encontrar  algún  problema
reportadlo y será solucionado lo antes posible.
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